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N 629 163 331
EBVW 0.24 (0.12) 0.63 (0.07) 0.90 (0.07)
GEBVW 0.43 (0.10) 0.69 (0.06) 0.91 (0.06)
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N 629 163 331
EBVW 3.5 17.5 228.8
GEBVW 7.8  22.6 249.0
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Single‐Step Bayesian Genomic Evaluation (ssBAYES)
o Bayesian approach integrates well MACE results into ssGBLUP
− Recovers indirectly large amount of phenotypic information
o Improved genomic prediction strategy in dairy cattle
− Especially for small population
o Optimal approach in many situations:
− Deregression should (needs to) be avoided 
− Limited local, but extensive external phenotypic information
− Optimal combination of different sources needed
− Easy to deal with double counting (allows to + or – information)
Conclusions
Extension to Other Settings and Species
o Developed for dairy cattle (for a small population)
o Multi‐trait version under development
− Adding to local (novel) trait external EBV for other, correlated, trait(s)
o Approach could also be of interest for (some examples)
− Beef: integration of external EBV (EPD) into limited genotyped populations
− Swine: use of field data EBV in genomic evaluations using station data
o Bayesian priors on every type of effect
‐ “Fixed“ and random effets:
genetic (e.g., addive, non‐additive, SNPs), non genetic
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Maximum flexibility
(cf origin of Bayesian method for 
beef evaluations)
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If interested in collaborations
Do not hesitate to contact us !
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